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As maiores ameaças à biodiversidade decorrem da crescente ocupação das 
paisagens naturais por atividades antrópicas (Ehrlich, 1988; Wilcox & Murphy, 1985). A 
degradação do ambiente causada por essas atividades (expansão de fronteiras agrícolas, 
translocação e introdução de espécies e poluição), produz efeitos ecológicos e genéticos 
que aumentam os riscos de extinção (Foufopoulos & Ives, 1999; Lande, 1998). Neste 
cenário a permanência das espécies no ambiente fragmentado dependerá da capacidade 
destas em superar a dinâmica do ambiente alterado. Ao mesmo tempo, a fragmentação 
histórica é um dos agentes naturais responsáveis pela manutenção da diversificação entre 
linhagens biológicas ao longo do tempo evolutivo (Futuyma, 1993).
Atualmente o Cerrado é o bioma brasileiro com maiores taxas de devastação (Klink 
& Moreira, 2002). Estima-se que entre 67 a 80% da cobertura original tenha sido 
modificada até o momento (Cavalcanti & Joly, 2002) o que vem produzindo uma série de 
impactos nos recursos físicos e na diversidade biológicos. Entretanto, apesar da eminente 
importância, esse bioma apresenta várias lacunas de conhecimento sobre a biota nativa, 
principalmente em relação aos efeitos da fragmentação. Essa carência dificulta a 
formulação de estratégias e políticas de conservação eficazes pois implica no planejamento 
de ações para proteger um “objeto” do qual se tem pouca informação. Mais ainda, a grande 
heterogeneidade encontrada no bioma, com formações resistentes e outras extremamente 
frágeis reforça a necessidade de estudos específicos para atingir os objetivos em cada 
sistema considerado (Cavalcanti & Joly, 2002).
Neste trabalho, foram estudadas as variações de parâmetros morfológicos e 
moleculares em populações de lagartos em fragmentos naturais de Cerrado, formados a
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partir das flutuações climáticas do Quaternário, e fragmentos antrópicos, formados pela 
ação humana. Os resultados produzidos apresentam informações que se complementam, 
sendo importantes para um melhor entendimento dos efeitos da fragmentação sobre 
espécies de lagartos no Cerrado.
No primeiro capítulo foi explorada a influência de fatores ecológicos e históricos na 
variação de caracteres morfométricos e merísticos entre populações de Ameiva ameiva de 
fragmentos naturais em Guajará-Mirim e Pimenta Bueno em Rondônia. As divergências 
entre os caracteres foram discutidas em relação ao grau de isolamento entre os fragmentos e 
a influência ecológica do tipo de substrato do ambiente.
No segundo capítulo foi investigado o grau de assimetria flutuante em populações 
de Ameiva ameiva utilizando contagem de escamas. Foram comparadas populações de 
fragmentos naturais de Cerrado, localizados em Guajará-Mirim, Pimenta Bueno e Vilhena, 
no estado de Rondônia, e fragmentos antrópicos em Paracatu, Minas Gerais. Foram 
discutidas as a importância de fatores como a endogamia e a poluição ambiental nos 
resultados obtidos.
N o último capítulo foi explorada a variabilidade do gene mitocondrial citocromo b 
nas populações de Ameiva ameiva investigadas no capítulo anterior. Adicionalmente, os 
resultados para essa espécie foram comparados aos obtidos para quatro populações de 
Tropidurus sp. que ocorreram nos fragmentos naturais em Guajará-Mirim e cinco 
populações de Tropidurus itambere, que ocorreram em Paracatu. As diferenças e 
similaridades entre as espécies são discutidas de forma comparativa considerando as 
características ecológicas de cada uma.
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Morphological Variation in Ameiva ameiva (Squamata, 
Teiidae) from Open Vegetation Enclaves in Southwestern 
Amazonia
Introduction
The influence that ecology has on phenotypic characters is a topic of great interest in 
evolutionary ecology. Several studies in different taxa addressed the question of whether 
morphological variation is due to particular environmental conditions (Collins & Paton, 
1989; Douglas, 1987; Losos, 1990; Losos & Sinervo, 1989; M cDowell, 1998; Miles, 
Ricklefs, & Travis, 1987; Norberg, 1994; Pounds, 1988; Williams, 1983). The general 
approach consists of using morphological and habitat use patterns among closely related 
species to classify them into ecomorphs. Among lizards, there is strong evidence 
suggesting an evolutionary relationship between limb, head, and tail morphology versus 
habitat use (Beuttell & Losos, 1999; Bickel & Losos, 2002; Losos, 1992; Losos, Jackman, 
Larson, de Queiroz, & Rodriguez-Schettino, 1998; Melville & Swain, 2000). For instance, 
using phylogenetic comparative methods, Kohlsdorf et al. (2001) observed that species of 
Tropidurus inhabiting sandy soils have relatively longer feet, whereas those inhabiting tree 
canopies and using small branches have short tails and hind limbs.
Similarly, variation in body proportions and scale counts may reveal adaptive 
patterns, even though these results may be contradictory (Malhotra & Thorpe, 1991). 
Reduction of scale size and increasing number of scales is either considered an adaptation 
to avoid water loss in dry environments (Brown & Thorpe, 1991; Taylor & Buschman, 
1993) or to control heat loss in forested habitats (Lister, 1976). However, part o f the 
variability in scalation may not be related to any environmental factor, being predominantly 
linked to historical connections among lineages (Harvey & Gutberlet, 2000; Knox, Losos,
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& Schneider, 2001; Malhotra & Thorpe, 1997). In general, morphological variation seems 
to depend on dataset type (meristic, morphometric) and the species considered, and may be 
a response to similar environmental conditions (ecological process) or a consequence of 
genetic drift (historical process).
Character divergence due to genetic drift operates randomly, generally resulting in 
interpopulational differentiation proportional to degree o f connectedness and population 
size (Templeton, Robertson, Brisson, & Strasburg, 2001), whereas ecological forces 
promote differentiation among populations susceptible to distinct environmental conditions 
(Sumner, Moritz, & Shine, 1999). Few studies, however, addressed the origin of 
morphological variation in distinct populations o f the same species. A study on 
morphological variation in populations o f Ameiva ameiva from Amazonian open vegetation 
enclaves concluded that morphometric variation can be attributed to adaptation to local 
environmental conditions or geographical isolation due to isolation since the Holocene 
(Bull, 1994). That study shows that morphometric variation occurs in A. ameiva from 
different enclaves, however, further investigation is warranted to identify the relative roles 
of historical and ecological factors.
We present new data on populations o f Ameiva ameiva from open vegetation 
enclaves over three different substrates in Rondonia, southwestern Amazonia, Brazil. 
Enclaves have been isolated both by time and distance, allowing populations to undergo 
morphological divergence due to genetic drift or, conversely, to experience morphological 
convergence under similar ecological conditions. We considered distance between 
fragments as a measure of historical proximity or degree of connectedness for allele 
sharing, and substrate type as an indicator o f similarity in ecological conditions. Two sets
6
of variables were considered, morphometric and meristic, and their variation were analyzed 
separately.
We hypothesize that, if morphological variation among populations of Ameiva 
ameiva is due to ecological convergence, populations from similar habitats will share more 
characteristics. Conversely, if  degree o f connectedness is more influential, closer 
populations will be more similar.
Materials and Methods
STUDY s p e c ie s . —Ameiva ameiva is a medium-sized lizard compared to other terrestrial 
Neotropical lizards. They are active foragers, generalist in their diet, and have a broad 
geographic distribution ranging from Panama to south-central Brazil (Bull, 1994). Ameiva 
ameiva has an affinity for open vegetation, such as Caatinga, Cerrado, and Amazonian 
Savannas. In addition, they use forests in a transitory manner (Sartorius, Vitt, & Colli, 
1999), occupying gaps, edges, and river margins.
S t u d y  AREA. —We sampled six open vegetation enclaves located in the state o f Rondonia, 
Brazil, in southwestern Amazonia (Fig 1) (for details, see Gainsbury & Colli, 2003). The 
region is at the transition between Cerrado, an open biome that covers the central Brazilian 
highlands (Oliveira & Marquis, 2002), and the Amazonian lowlands, covered by rainforest 
(Pires & Prance, 1985). Mean air temperatures vary from 24°C to 26°C and rainfall is 
between 2,000 to 2,500 mm per year, with well-defined dry and wet seasons (Nimer, 1989). 
The enclaves were grouped into three substrate categories: clay cerrado, sandy cerrado, and 
rocky fields (“campo rupestre”). The clay cerrado enclave is located in Pimenta Bueno (11°
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90’, 60° 49 ’ W), consisting of a layer of scleromorphic, woody vegetation and another 
formed by grasses, on top of oligotrophic, well-drained soils. The sandy cerrado enclaves in 
Guajara-Mirim (10° 4 8 ’ S, 65° 22’ W) and Pimenta Bueno are formed by sparse trees and a 
ground layer, where sedges often predominate. The rocky field enclaves in Guajara-Mirim 
are part of the Pacaas-Novos range, and consist of sparse clusters o f woody and herbaceous 
plants on top of sandstones. The distance among the enclaves varied from 1.3 to 471 km 
(Table 1).
Global climate fluctuations significantly altered the vegetation cover in tropical 
regions. During glacial periods (dry climate), savannas expanded at the expense of forests, 
whereas during interglacial periods (humid climate) savannas retreated as forests expanded 
(Haffer, 1969; Van der Hammen & Absy, 1994). At the border o f the states o f Amazonas 
and Rondonia, soil organic matter analyzed via C isotopes indicated that savannas 
expanded circa 9,000 to 3,000 yrs. B.P. during a dry phase, after which forest expansion 
took place during a more humid climate, forming present-day isolated enclaves of savanna 
(Freitas, Pessenda, Aravena, Gouveia, Ribeiro, & Boulet, 2001). During drier periods, fires 
probably assisted in altering the forest-savanna boundaries. Since fires tend to occur only 
during drier climates, a study in eastern Amazonia with organic sediments from charcoal 
found in core sediments documented the existence o f savannas around 3,800 yrs. B.P. 
(Sifeddine, Martin, Turcq, Volkmer-Ribeiro, Soubies, Cordeiro, & Suguio, 2001). 
Therefore, the studied enclaves have been isolated for at least 3,000 years.
SAMPLING. —We captured lizards using a shotgun and pitfall traps with drift fences. In each 
enclave, with the exception of rocky field areas, we placed 25 arrays of pitfalls and drift 
fences, about 10 m apart of each other. Each array consisted of four buckets (201), arranged
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in a “Y”, with three buckets at the extremities connected to a central bucket by a 5 m long 
drift fence. Lizards were taken to the field station and were humanely killed with a lethal 
injection of Tiopental . We recorded the following measurements: snout-vent length (SVL, 
with a steel ruler to the next 0.1 mm), body height and width, head length, height, and 
width, fore and hindlimb length (all with Mitutoyo® digital calipers, to the next 0.01 mm). 
We excluded tail length from analyses due to the high frequency of broken tails. All 
individuals were fixed with 10% formalin, preserved in 70% alcohol, and deposited in the 
Coleção Herpetológica da Universidade de Brasília (CHUNB). In the laboratory, we 
dissected lizards to obtain sex and reproductive condition.
We also recorded the following meristic counts: supralabials (number of enlarged 
scales along the right side o f the upper jaw), infralabials (number of enlarged scales along 
the right side o f the lower jaw), transverse rows of ventrals (number o f scales along the 
midline, from gular fold to anterior margin o f hindlimbs), longitudinal rows of ventrals 
(counted midway between fore and hindlimbs), femoral pores (number o f femoral pores on 
the right thigh), prefemorals (number of enlarged scales on the anterior aspect o f the right 
thigh, from hip to knee), fourth finger lamellae (subdigital scales on the right fourth finger), 
and fourth toe lamellae (subdigital scales on the right fourth toe).
STATISTICAL a n a l y s e s . -W e only used adult males (minimum reproductive size of 80 
mm) to avoid the influence o f sexual dimorphism. Before analyses, we replaced missing 
values with population means and logio transformed all morphometric variables. To 
separate body size from body shape variation, we defined body size as scores of an 
isometric vector with values o f p '°"5, where p  is the number of variables (Jolicoeur, 1963). 
We obtained scores, (hereafter called body size) by post-multiplying the n x p  matrix of
9
logio transformed variables, where n is the number of cases, by the isometric vector p  x 1 
(Rohlf & Bookstein, 1987; Somers, 1986). To remove the effect of body size from the logio 
transformed variables, we used Burnaby’s method (Burnaby, 1966), post-multiplying the n 
x p  matrix of the logio transformed variables by a symmetric L matrix, defined as follows:
L = Ip- V ( V t V)- 'Vt,
where Ip is the identity matrix p  x p, V is the isometric vector, and V is the transposed of V 
(Rohlf & Bookstein, 1987). From here on we refer to transformed variables simply as 
morphometric variables.
We identified morphological variation among populations using a MANOVA for 
each dataset. To test the significance of a relationship between geographic distance versus 
morphometric and meristic variation, we performed a Mantel test with 500 permutations. 
We built a geographic distance matrix with values in kilometers (logio transformed) and 
morphometric and meristic matrices using the Bray-Curtis distance between population 
means. We chose this measure by virtue o f its insensitivity to outliers and deviations in 
distribution shape and form. Next, we built a dendrogram using UPGMA for each set of 
variables. To produce classification functions, we used the formed clusters in a discriminant 
analysis (Tabachnick & Fidell, 2001).
We implemented Burnaby’s method in SAS v. 8.0 and the Mantel test and cluster 
calculations in NTSYS v. 2.01. All other statistical analyses were implemented in SYSTAT 
version 9.0.
Results
Populations differed significantly in both meristic (MANOVA, W ilk’s lambda -  0.410, F40 
3 2 9 -  1.871, P  = 0.002) and morphometric variables (MANOVA, W ilk’s lambda = 0.304,
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P40,329  = 2.589, P  < 0.001). There was no association between the geographic and 
morphometric distance matrices (r = 0.20, Mantel i-approximate test = 0.75, P -  0.77). 
Likewise, there was no association between the geographic and meristic distance matrices 
(r = 0.02, Mantel /-approximate test = 0.07, P = 0.53). These results reveal significant 
interpopulational variation in morphometric variables and meristic counts, but a poor 
association of this variation with degree of connectedness among open vegetation enclaves.
Meristic data yielded a single UPGMA dendrogram with no clustering for either 
locality or substrate (Fig. 3A). Since populations from similar substrates did not present 
similar meristic data, we did not proceed with discriminant analysis to evaluate divergence 
among habitats. The morphometric data yielded three different dendrograms, all showing 
high similarity among the three rocky areas (Fig. 3B-D). The relationship between the clay 
area with other areas varied in the three dendrograms. Further, the sand area from Guajara- 
Mirim never clustered with the other areas from the same locality.
To identify morphometric variables that varied with substrate type, we performed a 
stepwise discriminant analysis, grouping populations according to substrates. Populations 
of Ameiva ameiva from the three substrate types differed significantly based on 
morphometric data (Wilk’s lambda = 0.675, F&, 164 = 4.459, P  < 0.001) (Fig. 2). The 
variables that best discriminated between substrates were body height, body width, head 
length, and SVL. Discriminant axis 1 was strongly associated with SVL, while axis 2 was 
more associated with head length (Table 2). Populations from rocky substrates had larger 
means for all significant variables. Interestingly, for SVL and body height, populations 
from clay and sand substrates were very similar. Populations from sand substrates had the 
lowest body length means, while populations from clay substrate had the lowest head 
length means (Table 3). The jackknifed corrected classification matrix assigned 61% of the
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individuals in the correct population. The best classification was for the clay substrate 
(79%) and the lowest, for the sand substrate (53%).
Discussion
We detected significant variation in both meristic counts and body measurements among 
populations of Ameiva ameiva inhabiting open vegetation enclaves in southwestern 
Amazonia. The variation in both data sets, however, was not associated with geographic 
distance.. A positive relationship between morphological variation and degree of 
connectedness is expected when characters are neutral and geographic isolation promotes 
differentiation, this being a recurrent pattern in several levels of biological organization, 
from the phylogeny of higher taxa to phylogeography (Grismer, 1999; Harvey & Gutberlet, 
2000; Sites, Davis, Guerra, Iverson, & Snell, 1996). We advance three hypothetical 
scenarios by which morphological variation would not reflect degree o f connectedness 
among populations. First, characters are conservative and, thus, do not vary among 
populations. Second, characters vary according to environmental pressures, promoting 
convergence among populations inhabiting similar environments. Lastly, some populations 
are so small that they have undergone accentuated genetic drift and this has lead to fast 
differentiation. In the two last scenarios, different processes cause character differentiation, 
suppressing the signature o f the degree of connectedness among populations.
Character fixation is common among lizards, including eye licking in Gekkonoidea 
(Kluge, 1987), absence of eyelids in several genera o f Gymnophthalmidae (Rodrigues, 
1996), and prey chemical discrimination in Scleroglossa (Cooper, 1993). Nevertheless, 
character fixation can not explain the lack of correlation between geographic distance and
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morphological differentiation in this study, since we detected significant differences among 
populations and, moreover, variation occurred even within populations for both datasets.
Alternatively, differentiation may be a response to ecological pressures that may act 
in two distinct ways, either by molding phenotypic plasticity or by selecting phenotypes 
determined by different genotypes (Losos, Schoener, Warheit, & Creer, 2001). In the 
former case, the phenotypic convergence represents similar responses of distinct genotypes 
to a given environmental pressure, and the phenotypic variability does not have a genetic 
basis. In the latter, phenotypic changes do have a genetic basis and some alleles are selected 
due to their higher fitness. Independently of which process generates morphological 
differentiation among populations, a given ecological pressure would lead to similar 
responses, presumably detected by the association between morphology and habitat. For 
instance, the ecological influence o f habitat is one of the causes suggested for the shrinking 
of the skink Gnypetoscincus queenslandiae in disturbed fragments (Sumner et al., 1999). 
Another example is the adaptive radiation of Caribbean Anolis, where within-island 
speciation events yielded morphological convergent species (ecomorphs) living in similar 
macrohabitats (Losos & Schluter, 2000).
Morphometric data grouped populations o f Ameiva ameiva according to habitat 
type. Although one could argue that clustering o f rocky field populations is just an artifact 
of geographic distance, the inclusion of the clay population in this group and the clustering 
of the two sand populations indicates that morphometric variation is not mediated by 
geographic distance. In addition, this hypothesis was initially rejected by the Mantel test.
Substrate influences lizard morphology both directly and indirectly. Studies 
concerning just surface texture have shown variation both in locomotory performance 
(Losos, 1990; Losos & Sinervo, 1989) and, consequently, in escape behavior measured as
sprint ability (Losos, 1990; Melville & Swain, 2000; Miles, 1994). Changes in performance 
demonstrate differences in ecological pressures in different substrates that are usually 
translated into phenotypic variation of limb characteristics (Kohlsdorf et al., 2001; Losos, 
1990; M elville & Swain, 2000; Miles, 1994; Sarre, 1996; Vanhooydonck & Van Damme, 
1999). Our discriminant analysis selected body height, body width, head length, and SVL 
as the most important variables to distinguish populations from different substrates. Limb 
length was not selected, suggesting that locomotory performance is not the main difference 
among populations o f different substrates.
Ultimately, the adaptive nature of morphological differences can be behavioral and 
functional (Kohlsdorf et al., 2001; Losos, 1990; Melville & Swain, 2000; Miles, 1994; 
Vanhooydonck & Van Damme, 1999). The influence of these additional components in 
lizard ecology is documented in communication display (Martins, Bissel, & Morgan, 1998), 
reproductive strategies (Vitt, 1993), tail depth and body size (Malhotra & Thorpe, 1997), 
and predation rate (Relyea, 2001). Some studies on tadpoles demonstrate that 
morphometric differentiation is a response to different predators (Relyea, 2001). Functional 
and selective differences in studied populations are not clear and further research is 
necessary on the ecology and behavior of Ameiva ameiva to understand the adaptive basis 
of morphological divergence.
Finally, the grouping obtained for meristic data does not fit the ecological 
hypothesis neither the isolation by distance pattern. The principal implication of this result 
is that this dataset is less subjected to ecological pressures in the range o f habitats studied.
In this case, the differentiation of populations without following the gradient of 
connectedness could result from extremely reduced population sizes, leading to rapid 
fixation of different characters. In populations o f Trachydosaurus rugosus morphological
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variation also lacked an association with geographic proximity (Sarre & Deam, 1991). In 
this case, strong genetic drift is the most probable cause o f the fixation of different 
morphological characteristics in populations, since small populations present a high 
percentage of gross abnormalities.
Our results reveal that meristic and morphometric characters o f Ameiva ameiva 
show distinct microevolutionary behaviors in open vegetation enclaves in southwestern 
Amazonia. Each dataset shows one part of the history o f these populations: while 
morphometric data were more subjected to ecological convergence, meristic data were not. 
Hence, each data set has behaved independently and should be considered as 
complementary. The development o f more studies with A. ameiva is an excellent 
opportunity for the understanding of the role of ecology or history upon character 
divergence. Our results emphasize the necessity o f further studies both on experimental and 
molecular areas.
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Tables
Table 1. Distance in kilometers among sampled fragments.
Fragments Locality Substrate 1GM 2GM 3GM 4GM 5PB 12PB
I Gujarâ-Mirim Rock -
2 Gujarâ-Mirim Rock 1,31 .
3 Gujarâ-Mirim Rock 7,65 6,94 _
4 Gujarâ-Mirim Sand 33,75 32,93 26,10 _
5 Pimenta Bueno Clay 432,63 432,05 436,10 447,53
6 Pimenta Bueno Sand 455,67 455,11 459,23 470,92 23,83
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Table 2. Canonical discriminant scores (Standardized by within variances) for Ameiva 
ameiva populations found in the three substrate types from open vegetation enclaves in 
southwestern Amazonia.
Axis 1 Axis 2
Eigenvalues 0.276 0.162
Cumulative proportion 0.630 1.000
Body height 0.473 -0.699
Body width 0.988 0.868
Head length 0.080 0.992
Snout-vent length 1.366 0.040
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Table 3. Mean and standard deviation of body measurements (raw scores, in mm) for 
populations o f Ameiva ameiva in three substrate types from open vegetation enclaves in 
southwestern Amazonia.
Parameters Clay (N = 28) Rock (N  = 41) Sand (N = 19)
Body height 15.98 ± 2 .70 19.10 ± 4 .26 15.82 ± 2 .2 2
Body length 20.09 ± 2.67 23.30 ±5 .51 18.68 ± 2 .6 2
Head length 14.57 ± 2 .12 18.49 ± 5 .1 0 15.86 ± 2 .4 6
Snout-vent length 102.91 ± 12.71 116.65 ± 21 .50 103.50 ± 12.56
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Figures
Figure 1 Geographical distribution of localities and populations o f  Ameiva ameiva that 
were sampled during the study.
Figure 2. Cluster analysis (UPGMA) of meristic (A) and morphometric (B, C and D) data 
of Ameiva ameiva from six open vegetation enclaves in southwestern Amazonia. Enclaves 
are located in Guajara-Mirim (1 ,2 , 3, and 4) and Pimenta Bueno (5 and 6), Rondonia, 
Brazil. Numbers above arrows indicate distance of terminals from nodes. Notice grouping 
of enclaves according to substrate type for morphometric data.
Figure 3. Discrimination among populations of Ameiva ameiva from southwestern 
Amazonia, according to substrate type, in the space of morphometric variables.
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Assimetria flutuante em populações de Ameiva ameiva 
em isolados naturais e antrópicos de Cerrado
Introdução
A capacidade em tamponar ruídos durante o desenvolvimento e garantir a expressão 
dos caracteres de acordo com o previsto geneticamente é chamada de estabilidade do 
desenvolvimento (Waddington, 1942). A assimetria flutuante é uma ferramenta para medir 
a estabilidade do desenvolvimento amplamente utilizada na conservação de vertebrados e 
invertebrados (Sarre, Dearn, & Georges, 1994), sendo útií como indicador de pressões 
genéticas e ambientais como endogamia (Clarke, Brand, & Whitten, 1996) efeito de borda 
(Pankakoski, Koivisto, & Hyvãrinen, 1992), degradação da estrutura vegetal (Lens & 
Dongen, 2002) e isolamento recente (Sarre, 1996). A resposta às pressões é variável de 
acordo com o caractere, a espécie e o sistema considerado, sendo influenciada por 
características da história de vida e fatores ambientais (Kark, Lens, Dongen, & Schimidt, 
2004).
A utilização da assimetria como um indicador de instabilidade do desenvolvimento 
está condicionada a compreensão da natureza aleatória da expressão desses problemas 
durante o desenvolvimento. Além da assimetria flutuante (desvio da simetria bilateral 
perfeita), existem outras formas de assimetria. A assimetria direcional, onde um dos lados é 
sistematicamente maior que o outro e a anti-simetria, onde os indivíduos assimétricos são 
mais abundantes porém o lado maior varia entre os indivíduos (detalhes em Palmer & 
Strobeck, 1986). Apesar de poderem refletir a estabilidade do desenvolvimento (Lens & 
Dongen, 2000), essas formas de assimetria normalmente possuem bases genéticas 
significativas (Palmer & Strobeck, 1986). Outro fator importante para a utilização da
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assimetria flutuante é controlar a influência do tamanho do indivíduo no grau de assimetria 
(Rowe, Repasky, & Palmer, 1997), principalmente em caracteres morfométricos.
Poucos estudos avaliaram a utilidade da assimetria flutuante em lagartos no Brasil, 
principalmente considerando espécies de grande distribuição. Neste estudo foi investigada a 
influência do isolamento de populações de Ameiva ameiva em fragmentos de Cerrado, 
utilizando como ferramenta o grau de assimetria flutuante.
Metodologia
Área de estudo -  Foram estudados 14 fragmentos de Cerrado distribuídos em quatro 
localidades; Paracatu, MG (4 fragmentos), Vilhena, RO (3 fragmentos), Pimenta Bueno,
RO (3 fragmentos) e Guajará-Mirim, RO (4 fragmentos) (Figura 1). Os fragmentos de 
Paracatu foram isolados recentemente (há cerca de 30 anos) pela ação antrópica, que 
substituiu a matriz natural principalmente por monoculturas temporárias como soja e sorgo. 
Já os fragmentos de Rondônia, são remanescentes de uma extensão maior do Cerrado 
resultantes da flutuação global climática durante o período de glaciação (Absy & Van der 
Hammen, 1976; Haffer, 1969; Van der Hammen & Absy, 1994). A hipótese sobre a 
flutuação do limite Cerrado-Amazônia (ou seja entre uma formação vegetal savânica, e 
outra florestal) é suportada por análises de matéria orgânica do solo (Freitas, Pessenda, 
Aravena, Gouveia, Ribeiro, & Boulet, 2001) pólen (Absy & Van der Hammen, 1976) e 
carvão (Sifeddine, Martin, Turcq, Volkmer-Ribeiro, Soubies, Cordeiro, & Suguio, 2001). 
Além disto, o compartilhamento de espécies do Cerrado e o padrão de redução do número 
de espécies nos mesmos fragmentos em Rondônia reforçam não só a hipótese de conexão 
com o core do Cerrado, como um maior tempo de isolamento dos fragmentos mais ao norte
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(Gainsbury & Colli, 2003), formando um gradiente proporcional ao distanciamento ao core 
do Cerrado. Sendo assim, os fragmentos naturais de Guajará-Mirim teriam sido isolados 
primeiro seguidos pelos de Pimenta Bueno e Vilhena, vindo por último os fragmentos 
antrópicos de Paracatu.
Espécie de estudo  - Ame iva ameiva é uma das espécies de lagartos com maior 
distribuição no Brasil. Localmente abundante, ocorre em ambientes com características 
ecológicas distintas, desde a Caatinga até florestas (Vitt & Colli, 1994). As abundâncias são 
mais altas em locais abertos como clareiras de matas e campos, porém, ocorrências em 
áreas florestais e peri-antrópicas são comuns, evidenciando o grande potencial dispersor da 
espécie (Sartorius, Vitt, & Colli, 1999). Apesar da grande distribuição da espécie, até hoje 
nenhum estudo apontou critérios que levem à divisão da mesma. Este padrão conservativo 
das características da espécie é atribuído justamente ao grande potencial dispersor que 
impediria o desenvolvimento de linhagens independentes dentro da espécie.
Análises - Foram coletados seis caracteres merísticos bilateralmente simétricos: 
escamas supraoculares, escamas supralabiais, escamas infralabiais, poros femorais, lamelas 
do quarto dedo e lamelas do quarto artelho. A escolha dos caracteres foi feita considerando 
a possibilidade de se produzir repetidamente valores idênticos reduzindo o erro na 
estimativa da diferença entre os lados. Cada contagem foi repetida duas vezes garantindo a 
obtenção do valor absoluto do caractere. Cada uma das variáveis foi avaliada em relação a: 
influência da escala (número total de escamas do caractere), assimetria direcional e anti- 
simetria (Palmer & Strobeck, 1986). A associação entre a escala e a diferença entre o lado 
direito e o esquerdo (em módulo|D-E|) foi determinada através de testes de correlação. A 
assimetria direcional (superioridade sistemática de um dos lados) foi investigada 
comparando a contagem de escamas dos dois lados com uma ANOVA. Já a anti-simetria
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(predominância dos indivíduos com maior assimetria) foi avaliada coma a análise visual 
dos valores brutos das diferenças entre os dois lados (D-E). Em casos de ocorrência de anti- 
simetria , há o predomínio de indivíduos com valores maiores de assimetria gerando dois 
picos nos extremos da distribuição. Caso contrário, o maior número de indivíduos apresenta 
valores baixos de assimetria e o pico na distribuição é central. Em todos os casos foi 
utilizada a correção de Bonferronni controlando o efeito de múltiplas comparações.
A hipótese de que a assimetria aumenta com o isolamento foi testada utilizando um 
modelo linear misto (Kark et al., 2004). O valor absoluto da diferença entre o lado direito e 
o esquerdo dos caracteres (após a investigação da ocorrência de outros tipos de assimetria) 
foi utilizado como variável dependente. O tipo de caractere foi considerado como uma 
medida repetida da assimetria total de cada indivíduo, pois são resultantes do mesmo 
processo de desenvolvimento. Localidade, representando o gradiente de isolamento, foi 
incluída como efeito fixo, sendo crescente com a distância ao core do Cerrado. Para avaliar 
a variação entre caracteres, estes foram incluídos no modelo como efeitos aleatórios. Como 
o comportamento dos caracteres pode variar, a interação caractere-fragmento também foi 
incluída como efeito aleatório. A área dos fragmentos (log10) foi incluída como covariável 
no modelo para controlar diferenças do tamanho dos fragmentos entre as localidades. A 
significância para o efeito fixo e covariável foi calculada pelo teste F, calculando o grau de 
liberdade do denominador pelo procedimento de Satterthwaites. A significância dos 
componentes de variação para os fatores aleatórios foi calculada com o teste de razão da 
verossimilhança (likelihood ratio test) (Littell, Milliken, Stroup, & Wolfinger, 1996).
A concordância entre os caracteres foi determinada pelo teste de Kendall sobre os 
valores de jD-E| obtidos para cada indivíduo nos diferentes caracteres. As análises foram 
realizadas pelos programas Statistica 6.0 e SAS v8.
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Resultados
Somente as escamas supraoculares apresentaram correlação significativa (Tabela 1) 
com o número total de escamas do caractere e |D-E|. Entretanto, o número total de escamas 
não diferiu significativamente entre as populações (ANOVA, F246, m=1,45, p=0,13) 
indicando que a variação da contagem total de escamas não está distribuída 
tendenciosamente entre as populações eliminando a necessidade de correção dos valores 
observados da assimetria nas supraoculares.
Nenhum caractere apresentou assimetria direcional significativa (Tabela 2), 
indicando a ausência de valores sistematicamente maiores em um lado. Da mesma forma, 
todos os caracteres apresentaram maior abundância de indivíduos com zero de assimetria 
(D-E), indicando a ausência de anti-simetria (Figura 2).
Os resultados do modelo linear misto (Tabela 3) sugerem a associação significativa 
da assimetria média e o grau de isolamento das localidades. Ao mesmo tempo, não foi 
verificada uma associação significativa com o tamanho dos fragmentos. A alta significância 
dos componentes de variação entre os caracteres e da interação caractere-fragmento, indica 
uma baixa concordância entre comportamento dos caracteres e a variação na associação 
com os fragmentos. A associação entre os caracteres variou de -0,114 a 0,138, sendo 
significativa apenas entre lamelas do quarto de dedo e poros femorais (Tabela 4).
Discussão
As populações de Ameivct ameixa estudadas mostram assimetria associada ao grau 
de isolamento dos fragmentos. Resultados similares foram encontrados nos lagartos
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Trachidosaurus rugosus, isolados em ilhas (Sarre et al., 1994) e em dois geconídeos em 
ambiente recentemente fragmentado (Sarre, 1996). A maior assimetria nestas populações é 
atribuída tanto a pressões ambientais como falta de ambientes para deposição de ovos e 
poluição, como à redução na variabilidade genética. O discernimento entre pressões, quer 
sejam ambientais e ou genéticas, é difícil, pois os efeitos são similares e a atuação ocorre de 
forma conjunta (Sarre, í 996).
É pouco provável que pressões antrópicas como poluição e manejo da matriz 
tenham determinado este resultado, pois os fragmentos com o menor grau de assimetria, 
localizados na região central, são justamente os que apresentam maior pressão antrópica. 
Isto, juntamente com a não associação da assimetria flutuante com o tamanho atua! dos 
fragmentos, sugere que, na escala considerada, características peculiares de cada fragmento 
são menos relevantes que a dimensão temporal do isolamento destes.
O grau de isolamento, suportado pela posição geográfica dos fragmentos em relação 
à borda Cerrado-Amazônia e pela composição das comunidades de lagartos (Gainsbury & 
Colli, 2003), pode estar sendo confundido com diferenças entre o fluxo de indivíduos atual 
entre as populações. Neste caso, a associação entre a assimetria flutuante e o grau de 
isolamento considerado refletiria a dinâmica de migração atual e não diferenças na época 
de formação dos fragmentos. Nos dois cenários o isolamento maior ocorre nos fragmentos 
mais distantes da borda Cerrado-Amazônia e decresce em direção ao core do Cerrado. 
Entretanto, no segundo caso, a instabilidade de desenvolvimento seria gerada por um 
isolamento de menor intensidade do que o suposto pela história de formação destes.
Determinar a sensibilidade dos caracteres considerados à intensidade do isolamento 
é importante para o uso da assimetria como uma ferramenta para um diagnóstico preliminar 
de populações de Ameiva am eiva . Provavelmente os resultados obtidos refletem uma
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combinação tanto do isolamento histórico como do fluxo atual. Entretanto, a 
complementação com estudos moleculares de outras populações, incluindo o 
monitoramento de populações recentemente isoladas, seriam importantes auxiliares para a 
aplicação desta ferramenta.
Os resultados da análise dos componentes de variância e a correlação entre os 
caracteres mostram a incongruência entre os caracteres medidos. A incongruência entre 
caracteres dentro de um mesmo indivíduo e entre populações é freqüente (Jackson, 1973; 
Servia, Cobo, & Gonzáles, 2004; Soulé, 1967), particularmente quando indivíduos da 
mesma população são comparados (Clarke, 1998b; Palmer & Strobeck, 1986). A diferença 
entre a assimetria medida em diferentes caracteres pode ser resultante de diferentes 
pressões seletivas, onde caracteres diretamente relacionados com a performance individual 
estariam submetidos a um controle maior durante o desenvolvimento que os demais 
caracteres (Clarke, 1998b; Palmer & Strobeck, 1986). De uma forma geral, a sensibilidade 
de caracteres merísticos às instabilidades durante o desenvolvimento é atribuída à pouca 
influência da assimetria destes na performance individual (Lajus, 2001). Dentre os 
caracteres avaliados, somente a assimetria de poros femorais apresenta exemplos de 
influência na performance individual, onde machos com número simétrico de poros 
femorais de Lacerta monticola têm maior sucesso de acasalamento (López, Munhoz, & 
Martin, 2002; Martin & López, 2000). Isto pode ser responsável pela falta de correlação de 
poros femorais e os demais caracteres, mas não explica a falta de associação entre os 
demais caracteres.
Adicionalmente, considerando que a assimetria entre caracteres bilaterais é 
resultante de ruído durante o desenvolvimento dos indivíduos, é esperado que ela se 
manifeste de forma aleatória nos vários caracteres (Clarke, 1998a; Clarke, 1998b). Isto
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reforça a necessidade de estimativas de assimetria utilizando múltiplos caracteres (Servia et 
al., 2004), considerando estes como medidas repetidas da instabilidade no desenvolvimento 
do indivíduo (Kark et al., 2004), principalmente para situações onde a informação sobre os 
padrões da assimetria é desconhecido para a espécie, o tipo de pressão e/ou caracteres.
A princípio não é possível fazer uma associação direta entre a viabilidade das 
populações estudadas e a assimetria, entretanto os resultados sugerem que populações mais 
isoladas estão sob pressões maiores. A relação entre a aptidão dos indivíduos e a assimetria 
nos caracteres medidos precisa ser estudada pois, apesar de remota, existe a possibilidade 
de que os caracteres onde a assimetria comprometa a performance dos indivíduos, estejam 
sendo tamponados durante o desenvolvimento. Os resultados obtidos não determinam uma 
menor viabilidade das populações mais isoladas, mas servem como um primeiro indício 
neste sentido e mostram que mesmo uma espécie com alto grau de dispersão como Ameiva 
ameiva sofre o efeito do isolamento.
A assimetria de caracteres merísticos de Ameiva ameiva foi capaz de revelar 
aspectos interessantes do isolamento de populações. A associação entre o grau de 
isolamento e assimetria das populações levanta aspectos interessantes sobre a viabilidade 
das populações isoladas e o potencial da utilização desta ferramenta para o diagnóstico de 
pressões em uma espécie de ampla distribuição geográfica no Cerrado.
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Tabelas
Tabela 1 -  Resultado da correlação entre contagem total e o valor absoluto da diferença da 
contagem de cada um dos lados |D-E| de seis caracteres merísticos de Ameivct ameivct.
Caractere índice de correlação 
r(N )
Probabilidade
Supralabial 0,028 (262) 0,651
Infralabial 0,071 (261) 0,249
Supraocular 0,494 (261) < 0,001
Poros femorais 0,006(185) 0,939
Lamelas do 4Q dedo 0,095 (255) 0,129
Lamelas do 4 -  artelho 0,049 (261) 0,434
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Tabela 2 -  Resultado da comparação das médias obtidas em cada um dos lados do corpo de 
seis caracteres merísticos de Ame iva a me iva.
Caractere F, (g ll,g I2 ) Probabilidade
Supralabial 0,60 (1, 522) 0,439
Infralabial 0 ,97 (1 ,5 1 7 ) 0,325
Supraocular 1 ,26(1 ,528) 0,261
Poros femorais 0,22 (1, 447) 0,636
Lamelas do 4 dedo 0,31 (1 ,521) 0,579
Lamelas do 4 artelho 0 ,2 0 (1 ,5 2 7 ) 0,652
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Tabela 3 — Resultados do modelo linear misto avaliando a assimetria flutuante de seis 
caracteres merísticos de indivíduos deAm eiva ameiva oriundos de 14 populações em 
fragmentos de Cerrado.
Fator Efeito Estatística Probabilidade
Efeito fixo
Isolamento — F], lo i= 9,36 0,028
Covariável
Área — Ft, 88,9 = 0,12 0,729
Efeito aleatório
Caractere 0,077 X 2 i  = 23,00 <0,001
Caractere X fragmento 0,016 X21=17,20 0,002
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Tabela 4 -  Resultado da teste de correlação Kendall x entre o valor absoluto da assimetria 
medida em seis caracteres merísticos âzAm eiva ameiva. Acima da diagonal os valores de 
Kendall x e abaixo, a probabilidade.








Supralabiais - -0,101 -0,004 0,023 0,208 0,004
Infralabiais 0,015 - -0,022 -0,093 0,030 0,014
Supraoculares 0,925 0,607 - 0,029 -0,079 0,011
Poros
femorais
0,641 0,065 0,566 - -0,067 -0,114
Lamelas do 
4o dedo
<0,001* 0,486 0,065 0,190 - 0,063
Lamelas do 
4o artelho
0,913 0,743 0,785 0,023 0,138 -
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Figuras
Figura 1 - Distribuição geográfica das áreas de estudo evidenciando o posicionamento das 
quatro localidades no Brasil e o arranjo espacial dos fragmentos amostrados em cada uma 
das localidades
Figura 2 -  Distribuição da diferença entre as contagens do lado esquerdo e direito de 
caracteres merísticos de indivíduos de Ameiva ameiva de populações em fragmentos 
naturais e antrópicos de Cerrado
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Variação de DNA mitocondrial em populações de Ameiva 
ameiva e Tropidurus spp. em isolados naturais e 
antrópicos de Cerrado
Introdução
A variabilidade genética total e a divisão hierárquica desta em uma espécie é 
conseqüência de diferentes eventos ao iongo do tempo (Frankel, 1994). A estruturação da 
variabilidade genética entre as populações ocorre na maioria das espécies atuais (Toda, 
Hikida, Okada, & Ota, 2003), variando naturalmente em resposta a fatores históricos, como 
tempo de separação e barreiras geográficas entre populações, e fatores ecológicos, como 
capacidade de dispersão e tamanho populacional (Avise, Arnold, Bali, Bermingham, Lamb, 
Neigel, Reeb, & Saunders, 1987). Entretanto, eventualmente, a preponderância de alguns 
destes fatores ocorre gerando fortes padrões genéticos, como por exemplo, a divergência 
entre populações isoladas durante as variações climáticas e vegetacionais do Pleistoceno 
(Branch, Clark, Moler, & Bowen, 2003; Clark, Bowen, & Branch, 1999; Malone, Knapp, 
Taylor, & Davis, 2003). Da mesma forma, características ecológicas também determinam 
padrões, por exemplo, espécies com alta especificidade pelo ambiente e baixo potencial 
dispersor tendem apresentar maior variação entre as populações que espécies com grande 
potencial de dispersão (Meffe & Carroll, 1994).
O resultado da interação de fatores ecológicos e a história produzem diferentes 
cenários de estruturação de variabilidade genética em espécies (Avise et al., 1987). 
Polarizando as diversas possibilidades tem-se, em um extremo, a pequena estruturação 
genética entre populações devido à ausência de barreiras geográficas e alto potencial 
dispersor da espécie e, no outro, a grande estruturação devido à existência de barreiras 
extrínsecas e antigas ao fluxo gênico em espécies de pequeno potencial dispersor (Avise et
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al., 1987). Entretanto, diversos resultados intermediários são possíveis e, aliados ao grande 
número de fatores bi óticos e abi óticos envolvidos, geram múltiplas interpretações possíveis 
para os mesmos padrões (Bossart & Prowell, 1998).
O mapeamento da distribuição da variabilidade genética ao longo da distribuição de 
uma espécie permite uma visão microevolutiva identificando linhagens com história 
evolutiva/ecológica distintas. Limites coincidentes de distribuição da variabilidade genética 
de populações e de espécies identificam os domínios biogeográficas importantes para o 
direcionamento dos esforços de conservação (Moritz, 2002). Na escala local, a comparação 
entre espécies simpátricas permite avaliar relativamente efeitos de fatores mais restritos 
isolando a influência da história geográfica (Bohonak, 1999). Sendo assim, a grande 
amplitude de estruturas da variabilidade genética de espécies realça a importância de se 
combinar evidências de vários táxons com a história de formação dos ambientes para a 
construção de estratégias de conservação (Moritz, 2002).
Atualmente, sofrendo intenso desmatamento, o Cerrado é o segundo maior bioma 
brasileiro. A sua área "core" de distribuição ocorre na região central do país, tendo seus 
limites de distribuição e áreas de ocorrência disjuntas penetrando as regiões Norte 
Nordeste, Sul e Sudeste do Brasil (Eiten, 1990). Nos últimos anos o Cerrado foi a região 
brasileira que mais sofreu transformações nas técnicas de produção agrícola (Aragão,
1994), contribuindo para a rápida devastação da cobertura original. Estima-se que de 37% 
(Dias, 1994) a 50% (Silva, 1995) da cobertura original foi substituída por pastagens ou 
plantações, uma porcentagem 4 a 8 vezes maior do que aquela calculada para a Amazônia 
Brasileira (Skole, Chomentowski, Salas, & Nobre, 1994).
Apesar da grande extensão e vulnerabilidade do Cerrado o conhecimento sobre o 
efeito da fragmentação e os padrões biogeográficos é insuficiente, principalmente devido às
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falhas geográficas dos levantamentos de espécies (Ministério do Meio Ambiente, 1999) e 
do número reduzido de estudos genéticos de espécies de ampla distribuição geográfica 
(Batista, 2001). Assim, a existência de fragmentos naturais, formados a partir das 
flutuações climáticas do Quaternário, e antrópicos, formados recentemente, representa uma 
oportunidade única para uma análise temporaJ do efeito da fragmentação sobre a 
variabilidade genética de populações. Além disto, a diversidade ecológica existente dentre 
os lagartos possibilita uma abordagem comparativa, ampliando o entendimento dos efeitos 
da fragmentação sobre a variabilidade genética das espécies.
Neste estudo foram avaliados o padrão e grau de estruturação genética de Ame iva 
ame iva, Tropidurus itambere e Tropidurus sp. em isolados antrópicos e naturais de Cerrado 
utilizando seqüências do citocromo b. A discussão dos resultados é feita considerando os 
fatores históricos e ecológicos potencialmente responsáveis pelas diferenças encontradas, 
tendo como base as seguintes predições:
1) O isolamento das populações faz com que a estruturação genética aumente, ou seja, a 
divergência genética entre as populações aumente, assim fragmentos menos isolados 
apresentariam populações mais similares.
2) A especificidade da espécie pelo ambiente contribui para o grau de isolamento entre as 
populações da espécie. Quanto maior a dependência por um determinado ambiente, menor 
o potencial de mobilidade entre as populações e maior a diferenciação entre as populações.
Metodologia
Área de estudo -  Foram amostrados 16 fragmentos de Cerrado distribuídos em 
quatro localidades; Paracatu, MG (6 fragmentos), Vilhena, RO (3 fragmentos), Pimenta
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Bueno, RO (3 fragmentos) e Guajará-Mirim, RO (4 fragmentos) (Figura 1). A distância 
entre os fragmentos dentro de uma mesma localidade variou de 1,5 a 37 km e entre os 
fragmentos de localidades diferentes de 100 a 2.000 km. Os fragmentos de Paracatu foram 
isolados recentemente (há cerca de 30 anos) pela ação antrópica que substituiu a matriz 
natural por agricultura intensiva e mecanizada de monoculturas temporárias como soja, 
milho e sorgo, com até duas safras durante a estação chuvosa. Já os fragmentos de 
Rondônia, são remanescentes de uma extensão maior do Cerrado resultante da flutuação 
global climática durante o último período de glaciação (Absy & Van der Hammen, 1976; 
Haffer, 1969; Van der Hammen & Absy, 1994). A hipótese sobre a flutuação do limite 
Cerrado-Amazônia (ou seja, entre uma formação vegetal savânica, e outra florestal) é 
suportada por análises de matéria orgânica do solo (Freitas, Pessenda, Aravena, Gouveia, 
Ribeiro, & Boulet, 2001), pólen (Absy & Van der Hammen, 1976) e carvão (Sifeddine, 
Martin, Turcq, Volkmer-Ribeiro, Soubies, Cordeiro, & Suguio, 2001). Além disto, o 
compartilhamento de espécies com o Cerrado e o padrão de redução do número de espécies 
nos mesmos fragmentos em Rondônia reforçam não só a hipótese de conexão com o core 
do Cerrado, como a de um maior tempo de isolamento dos fragmentos situados mais ao 
norte (Gainsbury & Colli, 2003), formando um gradiente proporcional ao distanciamento 
ao core do Cerrado.
Espécies estudadas - Ameiva ameiva é uma das espécies de lagarto de maior 
distribuição no Brasil. Localmente abundante, ocorre em ambientes com características 
ecológicas distintas, desde Caatinga até florestas (Vitt & Colli, 1994). A abundância é 
maior em locais abertos como clareiras em matas e campos, porém, a ocorrência em áreas 
florestais e peri-antrópicas é comum, evidenciando o grande potencial dispersor da espécie 
(Sartorius, Vitt, & Colli, 1999). Apesar da grande distribuição da espécie, até hoje, nenhum
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estudo apontou critérios que levem a sua divisão da espécie. Este padrão conservativo das 
características da espécie é atribuído justamente ao grande potencial dispersor que 
impediria o desenvolvimento de linhagens independentes. Esta espécie foi coletada em 
quase todos fragmentos, exceto em um de Paracatu, possibilitando uma comparação entre 
todas as localidades.
As outras duas espécies utilizadas no estudo pertencem ao grupo torquatus 
(Rodrigues, 1987) do gênero Tropidurus. Tropidurus itambere ocorreu em cinco 
fragmentos em Paracatu -  MG e Tropidurus sp., espécie próxima à Tropidurus oreadicus, 
ocorreu em três fragmentos de Guajará-Mirim -  RO. Tanto Tropidurus itambere (Van 
Sluys, 1992), quanto Tropidurus sp. (Vitt, Zani, & Caldwell, 1996) apresentam preferência 
por locais abertos e iluminados tendo afinidade a substratos rochosos importantes para o 
controle térmico corporal. Além disto, Tropidurus itambere é uma espécie territorialista e 
ocorre em altas densidades em locais favoráveis (Van Sluys, 2000). Estas características 
estão presentes em outras espécies do grupo como, por exemplo, Tropidurus torquatus 
(Wiederhecker, Pinto, & Colli, 2002) e são concordantes com o comportamento observado 
em Tropidurus sp. no presente estudo. A alta especificidade por habitat registrada para as 
duas espécies, aliada à ausência de registros de populações na matriz, tanto de mata como 
de agricultura reforça o baixo potencial dispersor dessas espécies e permite a comparação 
com os resultados de Ameiva ameiva em relação à dispersão das espécies.
Coleta de dados -  Após a captura, os lagartos foram sacrificados cuidadosamente 
com injeção de Tiopental e dissecados. Amostras de fígado e músculo foram extraídas e 
temporariamente preservadas em nitrogênio líquido. Após o período de campo as amostras
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foram mantidas no laboratório a -80 °C em ultrafreezer. Tanto as amostras como os 
exemplares coletados foram depositados na Coleção Herpetológica da UnB (CHUNB).
A extração do DNA foi realizada com o pacote de extração DNeasy (QUIAGEN) 
seguindo as orientações para tecidos de animais. As amostras foram amplificadas utilizando 
seqüências de oligonucleotídeos modificadas de Fitzgerald (Fitzgerald, Cook, & Aquino, 
1999) para citocromo b; 5 ’-a g c  c c c  a t c  c a a c a t c t c  t g c  t t g  a t g  a a a - 3 ’ e 5’- t g a  c t g  
TGG CCC CTC AG A ATG ATA t t t  GGC CTC A - 3’. A amplificação foi feita em 35 ciclos de 
PCR (reação em cadeia de polimerase) com desnaturação a 94 °C por um minuto, 
anelamento a 60 °C por um minuto e extensão a 72 °C por um minuto. A purificação de 
0,25 \ú do produto por PCR foi feita utilizando o pacote ExoSAP-IT ®. A reação de 
seqüenciamento foi feita utilizando o pacote Bigdye (Applied Biosystem) utilizando 1 1^ do 
produto purificado em uma reação de 10 j j . 1  de volume total. O produto da reação de 
seqüenciamento foi purificado por centrifugação com colunas de septo (Princenton 
Separations) e analisadas no seqüenciador de capilar ABI 3730. As seqüências dos 
indivíduos na direção 3’ e 5 ’ foram conferidas, alinhadas e editadas utilizando o programa 
livre BioEdit Sequence Alignment Editor® (Hall, 1999).
Estrutura Populacional - A escolha do modelo de substituição e freqüência de bases 
no fragmento amplificado para cada espécie avaliada foi feita com a utilização da rotina do 
programa livre Model Test 3.5 (Posada & Crandall, 1998). Este procedimento indica o 
modelo evolutivo mais provável com base em comparações dos resultados do teste de razão 
de máxima verossimilhança (likelihood ratio test) entre modelos e no critério de informação 
de Akaike (AIC). Como o número de haplótipos foi reduzido (haplótipos/número de 
parâmetros<40), foi utilizada a correção AICc para tamanhos amostrais pequenos.
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Para avaliar a diferenciação entre as populações de cada espécie foi realizada uma 
análise de variância molecular (AMOVA) separando as populações por localidade 
(Excoffier, Smouse, & Quattro, 1992). Nesta análise a estrutura genética das populações é 
testada levando em consideração tanto o número de mutações entre os haplótipos como a 
freqüência destes (Schneider, Kueffer, Roessli, & Excofier, 1997). Para contornar desvios 
da normalidade dos dados, o nível de significância da estruturação das populações é obtido 
pela construção de distribuições nulas calculadas com a permutação de indivíduos entre 
populações e de populações entre localidades (Schneider et al., 1997).
Para efeito de comparação com Tropidurus spp., as populações de Ame iva ameiva 
de Guajará-Mirim e de Paracatu foram analisadas separadamente. O padrão de isolamento 
por distância foi testado com o teste de Mantel com 1.000 sorteios aleatórios, tendo o índice 
de fixação dos haplótipos (Fst) (Weir, 1990) como distância genética, e a distância em 
metros transformadas em logaritmo na base 10 como isolamento geográfico. Os dois 
últimos testes foram realizados com o programa livre Arlequim v 2.00 (Schneider et al., 
1997). A influência do tamanho dos fragmentos na variabilidade genética das populações, 
considerada como a diversidade de genes (Nei, 1987) foi avaliada por uma regressão 
utilizando o programa Systat 9.0.
A hipótese de proximidade entre os haplótipos apresentados por Ameiva ameiva foi 
construída usando análise Bayesiana, utilizando o método de Monte Cario via cadeias de 
Markov com 100.000 reconstruções (Holder & Lewis, 2003) por meio do programa 
MrBayes (Huelsenbeck & Ronquist, 2001). Esta rotina permite encontrar as topologias 
mais prováveis ao mesmo tempo em que calcula a probabilidade de ocorrência dos 
agrupamentos maximizando a probabilidade posterior (Huelsenbeck & Ronquist, 2001)
52
Resultados
Ao total, foram obtidas 206 seqüências com 322 pares de bases de Ame iva ame iva e 
157 com 370 pares de bases de Tropidurus spp. (Tabela 1). A maior parte dos haplótipos de 
Ameiva ameiva  tiveram ocorrência restrita a uma localidade tendo sido exclusivos em 
Guajará-Mirim (20) e Paracatu (7). Já as localidades de Pimenta Bueno (7 haplótipos) e 
Vilhena (4 haplótipos), compartilharam um hapíótipo.
O modelo evolutivo selecionado como o de melhor performance para Ameiva 
ameiva e Tropidurus itambere, pela rotina do Model Test, foi o de HKY (Hasegawa, 
Kishino, & Yano, 1985). Este modelo permite a desigualdade entre a freqüência das bases e 
taxas de substituição distintas para transições e transversões. Para Ameiva ameiva foi 
incluído o parâmetro gamma (r) para modelar a heterogeneidade entre as posições. A razão 
entre transição e transversão utilizada para Ameiva ameiva foi 4,79 e, para Tropidurus 
itambere 7,9. Como só foram registrados 2 haplótipos em Tropidurus sp., a razão utilizada 
foi de um e o modelo foi o mesmo que para o congenérico Tropidurus itambere. As demais 
análises foram executadas segundo os modelos selecionados.
O resultado da AMOVA para Ameiva ameiva revela que houve estruturação 
genética significativa, tanto entre as localidades, quanto entre as populações dentro das 
localidades sendo maior a variação presente entre as localidades (Tabela 2). Já as espécies 
de Tropidurus apresentaram estruturação significativa entre as populações (Tabelas 3 e 4). 
Em todas as espécies a variação contida dentro das populações foi maior que entre as 
populações de uma mesma localidade. Resultados semelhantes foram encontrados nas 
análises separadas para as populações de Ameiva ameiva de Guajará-Mirim e Paracatu 
(Tabelas 5 e 6). Nos dois casos, a maior variação esteve dentro das populações. Entretanto, 
comparando os índices de fixação, percebe-se que houve uma tendência oposta; Ameiva
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ameiva apresentou maior grau de diferenciação em Paracatu, enquanto Tropidurus itambere 
apresentou menor grau de estruturação que Tropidurus sp.
Os índices de diversidade de genes obtidos para os fragmentos não foram 
significativamente correlacionados com o tamanho dos mesmos (r=0,109, p=0,699). Além 
disto, a grande sobreposição dos valores de variância entre os pontos das diferentes 
localidades, revela nenhuma tendência de diferenciação da diversidade de genes entre as 
localidades (Figura 2).
A topologia do consenso dos haplótipos de Ameiva ameiva construída pela regra da 
maioria com base em 800 topologias retidas após 100.000 cadeias de Markov, mostra uma 
clara divisão entre os haplótipos de Paracatu e os das demais localidades. Em Rondônia, foi 
identificado um agrupamento monofilético com haplótipos exclusivos de Guajará-Mirim, 
entretanto outra parte dos haplótipos de Guajará-Mirim apresenta maior proximidade com 
haplótipos de Pimenta Bueno e Vilhena (Figura 3).
O isolamento por distância para Ameiva ameiva foi significativo considerando todos 
fragmentos (p<0,00001; Fst= -1,374+0,346*(distância em log); r2 = 0,7105) e somente os 
fragmentos de Paracatu (p=0,016; Fst=-2,852+0,754*(distância em log); r2= 0 ,715) (Figura 
4). Já para as populações de Ameiva ameiva de Guajará-Mirim e para as espécies de 
Tropidurus, os resultados do teste de Mantel não foram significativos (Ameiva ameiva, 
p=0,375; Tropidurus itambere, p=0,466 e Tropidurus sp., p=0,490) (Figura 4).
Discussão
A distribuição da variabilidade genética apresentada por uma espécie é resultante da 
combinação de fatores históricos e ecológicos (Avise et al., 1987). A ausência de
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estruturação genética entre populações pode ser atribuída, tanto a um cenário onde ocorre 
ampla troca de indivíduos, promovendo a homogeneidade das freqüências gênicas, como a 
um onde o isolamento é recente e ainda não teve tempo suficiente para gerar diferenciação 
entre as populações (Slatkin, 1985). Já a estruturação, é atribuída a mecanismos que 
limitam a troca de genes entre as populações por isolamento geográfico e/ou histórico 
(Bohonak, 1999; Slatkin, 1993).
A estruturação observada nas populações de Ameiva ame iva evidencia o intenso 
isolamento existente entre localidades (79% da variação) refletindo o baixo 
compartilhamento de haplótipos entre elas. Já entre as populações dentro das localidades, o 
compartilhamento de haplótipos foi maior, contribuindo para uma grande variabilidade 
intrapopulacional (18%) quando comparada à variabilidade entre as populações (3%). Este 
resultado, contrasta com o encontrado anteriormente no anfíbio Physalaemus cuvieri 
amostrado em fragmentos em Vilhena e no Distrito Federal onde a variação entre 
localidades foi de apenas 12% enquanto dentro da população foi de 85% (Batista, 2001). 
Esta diferença se toma ainda mais evidente quando consideramos que no presente estudo 
foram incluídas outras localidades mais próximas geograficamente (100 a 500km de 
distância) e a estruturação entre localidades foi muito maior. Esta incongruência pode ser 
tanto fruto de discrepâncias no fluxo entre as populações, como em mecanismos que 
permitam a manutenção da variabilidade em populações após o isolamento. É sugerido que 
o modo reprodutivo e as altas densidades de P. cuvieri sejam os principais fatores 
contribuindo para estas diferenças (Batista, 2001). Isto porque, devido à alta dependência 
por ambientes aquáticos para reprodução (Feio, Braga, Wiederhecker, & Santos, 1998) é 
pouco provável que P. cuvieri tenha um potencial dispersor maior que Ameiva ameiva, 
considerando-se a distância de 1.500 km entre as localidades.
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A estruturação genética das populações, concordante com o isolamento geográfico 
por distância, remete a dois cenários distintos extremos, onde tanto a vicariância e o 
isolamento por distância (Bossart & Prowell, 1998) podem ter atuado. Avaliando a 
estruturação genética entre as localidades à luz da topologia encontrada para os haplótipos 
de Ameiva ameiva, percebe-se que os haplótipos de Paracatu encontram-se em um ramo 
exclusivo separado das demais localidades, evidenciando o grande grau de isolamento 
espacial entre essas populações. Além disto, apesar de não ter sido detectado nenhum 
haplótipo de Guajará-Mirim em Pimenta Bueno e Vilhena, estas áreas compartilham 
linhagens indicando uma maior conexão passada que teria favorecido o fluxo gênico. Este 
resultado concorda com a hipótese da ocorrência de várias flutuações vegetacionais ao sul 
da Amazônia, entre 60.000 e 3.000 anos ap, alternando sistemas florestais com fisionomias 
abertas (Ab’Sáber, 1982; Absy & Van der Hammen, 1976; Van der Hammen & Absy,
1994), favoráveis à ocorrência de Ameiva ameiva.
Assim como os padrões de assimetria flutuante (capítulo 2), a diversidade de genes 
encontrada nas populações não foi significativamente relacionada ao tamanho dos 
fragmentos. Apesar de ser difícil separar a história genética das populações dos padrões 
atuais (Bossart & Prowell, 1998), a distribuição dos haplótipos sugere pouco fluxo atual 
entre populações de Ameiva ameiva separadas por mais de 100km. Além disto, a 
similaridade da diversidade de genes entre as localidades não foi concordante com o padrão 
de aumento de assimetria flutuante (capítulo 2) observado nos fragmentos mais ao norte. A 
menor variabilidade nas áreas isoladas há mais tempo seria esperada devido ao maior 
tempo disponível para a ação de fatores, como, por exemplo, a deriva gênica, contribuírem 
para a erosão genética (Curtis & Taylor, 2003; Futuyma, 1993; Simberloff, 1988). Estes 
resultados indicam que a conformação dos fragmentos e o fluxo gênico atuais podem
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contribuir para a manutenção da estrutura dessas populações, mas que a dinâmica de 
formação da região tem grande influência nos padrões atuais de distribuição e diversidade 
dos haplótipos estudados.
Vale ressaltar que, por ser um gene mitocondrial, o marcador utilizado apresenta um 
desvio para a detecção de movimentos migratórios de fêmeas além de apresentar um 
tamanho efetivo de população quatro vezes menor comparado a genes nucleares (Avise, 
1994; Ballard & Whitlock, 2004). Desta forma, é esperado que novas informações sejam 
adicionadas a este cenário com a utilização de marcadores nucleares. Entretanto, os padrões 
gerais de variabilidade devem ser pouco alterados uma vez que o tempo de isolamento 
contribui para a convergência entre marcadores nucleares e mitocondriais (Avise et al., 
1987; Monsen & Blouin, 2003). Além disto, a forte influência histórica está presente em 
vários estudos com populações isoladas de répteis (Clark et ah, 1999; Cunningham & 
Moritz, 1998; Malone et al., 2003), reforçando a importância da dimensão temporal na 
estruturação de populações atuais de répteis e a necessidade de inclusão desta em estudos 
sobre variabilidade genética de populações.
Considerando os resultados de Guajará-Mirim e Paracatu, as três espécies estudadas 
apresentaram similaridades na estruturação genética na escala local. A maior parte da 
variabilidade genética esteve no nível intrapopulacional, ao mesmo tempo em que houve 
estruturação significativa entre populações. Entretanto, a diferenciação entre populações de 
Ameiva ameiva foi maior em Paracatu (0,271) que em Guajará-Mirim (0,036), ao contrário 
do observado nas espécies de Tropidurus (Paracatu = 0,039 e Guajará-Mirim=0,365). Ao 
mesmo tempo, apenas as populações de Ameiva ameiva de Paracatu apresentaram 
diferenciação genética relacionada à distância geográfica. Algumas diferenças entre a
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ecologia e demografia das espécies podem ter influenciado este quadro e são discutidas a 
seguir.
O enfraquecimento da associação entre diferenciação genética e distância geográfica 
entre populações (Isolamento por distância- IBD) é normalmente atribuído á prevalência 
dos efeitos da deriva genética em relação ao fluxo genético entre populações (Hutchison & 
Templeton, 1999). Entretanto, esta relação deve ser avaliada considerando o nível e 
estruturação das populações. Interpretar a combinação entre resultados de estrutura 
populacional e correlação com a distância geográfica é difícil pois diferentes cenários 
podem gerar resultados similares (Bossart & Prowell, 1998).
Em Guajará-Mirim, ambas espécies apresentaram ausência de IBD significativo 
entre as populações. Entretanto, o índice de estruturação entre as populações de A me iva 
ameiva foi muito baixo (3,6%) quando comparado a populações de outros répteis em 
sistemas descontínuos (Toda et al., 2003). Isto reflete o baixo Fst encontrado mesmo entre 
as populações mais distantes de Ameiva ameiva nessa localidade, evidenciando a presença 
de um maior fluxo gênico entre as populações quando comparada a Tropidurus sp. onde 
37% da variabilidade foi atribuída a diferenças entre as populações.
Discrepâncias no grau de estruturação das duas espécies poderia ser resultado de 
diferenças no tamanho populacional, onde populações maiores favoreceriam a preservação 
da variabilidade genética intrapopulacional diminuindo o efeito da deriva gênica (Avise et 
al., 1987). Para tal, as populações de Ameiva ameiva teriam que ser maiores. Apesar de não 
termos medido o tamanho populacional, a densidade observada de Tropidurus sp. nos 
fragmentos foi muito superior a de Ameiva ameiva, o que descarta essa possibilidade. 
Alternativamente, a maior permeabilidade da matriz florestal ao deslocamento de Ameiva 
ameiva poderia contribuir para a menor diferenciação entre as populações. Esta hipótese é
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reforçada pela ocorrência esporádica dessa espécie em armadilhas instaladas na mata de 
Guajará-Mirim o que indica a possibilidade de um fluxo restrito entre os fragmentos 
gerando o padrão de IBD observado.
Já em Paracatu, onde a formação dos fragmentos ocorreu recentemente, Ameiva 
ame iva apresentou populações mais diferenciadas (27%) e padrão de IBD significativo. Ao 
contrário, em Tropidurus itambere somente 4% da variabilidade foi devido a diferenças 
interpopulacionais e não apresentou IBD significativo. Nessa localidade, a matriz 
separando os fragmentos é altamente desfavorável à ocorrência dessas espécies. Apesar da 
disponibilidade de luz não ser uma barreira para espécies heliófilas como na matriz florestal 
de Guajará-Mirim, o intenso uso agrícola, mecanizado, com pulverizações de inseticidas 
que reduzem a disponibilidade de presas e a freqüente ocorrência de predadores como emas 
toma este ambiente extremamente hostil. Mais ainda, a maior intensidade de uso corre 
justamente entre os meses de setembro a março, período em que se observa a maior 
atividade de lagartos no Cerrado (Pinto, 1999). Este cenário sugere que mesmo sendo 
recente o isolamento antrópico, nestes moldes, é mais intenso que o isolamento natural e é 
capaz de alterar a estruturação genética mesmo de espécies com grande potencial dispersor 
como Ameiva ameiva. Por outro lado, os efeitos em Tropidurus itambere ainda não teriam 
se pronunciado devido à compensação exercida pelos tamanhos populacionais 
relativamente maiores, que estariam mantendo a estrutura da variabilidade populacional 
similar àquela anterior à fragmentação.
Enquanto a dinâmica de fragmentação natural é tida como um importante processo 
para a manutenção da diversidade, isolando populações divergentes ao longo do tempo 
(Futuyma, 1993), a fragmentação antrópica gerada pela rápida substituição das paisagens 
naturais é um dos fatores que mais contribuem para a erosão desta (Branch et al., 2003). No
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presente estudo, a grande diferença na variabilidade genética de Ameiva ameiva entre 
localidades reflete a influência de eventos históricos fazendo com que mesmo localidades 
próximas contenham diferentes componentes de variabilidade. Neste sentido, a preservação 
de diferentes fragmentos em Rondônia tem caráter urgente visto que este é um dos estados 
com maior taxa de desmatamento no país e contém uma diversidade única resultado dos 
processos históricos (Colli, 2003).
Na escala local, a diferença entre as respostas das espécies ressalta a importância de 
contextuaiização dos índices moleculares com as características biológicas das espécies 
permitindo o entendimento da manifestação dos efeitos da fragmentação de forma 
comparativa. Além disto, a maior sensibilidade de Ameiva ameiva a interrupções na 
continuidade de ambientes abertos revela um grande potencial desta espécie em ser alvo de 
estudos moleculares de ampla distribuição.
A diversidade de respostas das espécies, toma o desafio da conservação um trabalho 
que consiste em montar, da melhor forma possível, um quebra-cabeça de muitas peças, 
onde a maior parte destas está faltando. Este estudo apresenta contribuições para o cenário 
atual do Cerrado, mostrando o comportamento de populações de três espécies de lagartos 
que ocorrem em fragmentos antrópicos e naturais. Certamente, esta nova peça apresentada 
possui irregularidades no contorno que serão aparadas com o desenvolvimento de novos 
estudos, tanto utilizando marcadores nucleares para estas mesmas populações, quanto 
utilizando os mesmos marcadores em um maior número de localidades no Cerrado.
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Tabelas
Tabela 1 -  Número de seqüências obtidas por fragmento de Cerrado nas localidades: 
Guajará-Mirim, Pimenta Bueno e Vilhena, em Rondônia e Paracatu, em Minas Gerais, de 
acordo com a espécie, seguido pelos números de haplótipos e haplótipos exclusivos 
indicados entre parêntesis.
Localidade Fragmento Ameiva ameiva Tropidurus sp Tropidurus itambere
Guajará-Mirim 1 2 4 (8 ,3 ) 19(2, 0) -
2 23 (8, 0) 26 (2, 0) -
3 21 (10, 2) 2 9 (1 ,0 ) -
4 24 (8, 6) - -
Pimenta Bueno 1 19(4 ,1 ) - -
2 7 (2, 0) - -
3 14(4, 3) - -
Vilhena 1 2 (2 ,1 ) - -
2 19 (3 ,2 ) - -
3 2 (1 ,0 ) - -
Paracatu 1 14(4, 2) - 14(3 , 1)
2 11(2, 0) - 24 (7, 3)
3 6 (2 , 0) - -
4 4 (2 , 0) - 12(5, 1)
5 1 6 (4 ,1 ) - 23 (3, 0)
6 - - 10(3, 1)
Total 206 (35) 74(2) 83 (10)
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Tabela 2 -  Resultados da Análise Molecular de Variância (AMOVA) para 15 populações
de Ameiva ameiva em fragmentos naturais e antrópicos, onde: gl= grau de liberdade e p =
probabilidade.
Fonte de gl Soma dos Componente Variação P índice de
Variação Quadrados de Variância (%) Fixação




11 68,41 0,34 3,16 <0,0001 0,150
Dentro dos 
fragmentos
191 366,47 1,92 17,87 <0,0001 0,821
Total 205 1660,80 10,74
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Tabela 3 -  Resultados da Análise Molecular de Variância (AMOVA) para três populações
de Tropidurus sp em fragmentos naturais em Guajará-Mirim, RO, onde: gl -  grau de
liberdade e p = probabilidade.
Fonte de gl Soma dos Componente de Variação P índice de
Variação quadrados variância (%) fixação
Entre
fragmentos
2 2,80 0,06 36,55 <0,0001 0,365
Dentro dos 
fragmentos
71 6,63 0,09 63,45
Total 73 9,43 0,15
Tabela 4 -  Resultados da Análise Molecular de Variância (AMOVA) para cinco
populações de Tropidurus itambere em fragmentos antrópicos em Paracatu, MG, onde: gl=
grau de liberdade e p == probabilidade.
Fonte de gl Soma dos Componente de Variação P índice de
Variação quadrados variância (%) fixação
Entre
fragmentos
4 2,36 0,01 3,90 0,025 0,039
Dentro dos 
fragmentos
78 27,81 0,36 96,10
Total 82 30,17 0,37
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Tabela 5 -  Resultados da Análise Molecular de Variância (AMOVA) para cinco
populações de Ameiva ameiva em fragmentos antrópicos em Paracatu, MG, onde: gl= grau
de liberdade e p = probabilidade.
Fonte de gl Soma dos Componente Variação p índice de
Variação quadrados de variância (%) fixação
Entre
fragmentos
4 24,870 0,50240 27,11 <0,0001 0,271
Dentro dos 
fragmentos
46 62,148 1,35105 72,89
Total 50 87,018 1,85346
Tabela 6 -  Resultados da Análise Molecular de Variância (AMOVA) para três populações
de Ameiva ameiva em fragmentos naturais em Guajará-Mirim, RO, onde: gl= grau de
liberdade e p = probabilidade.
Fonte de gl Soma dos Componente Variação p índice de
Variação quadrados de variância (%) fixação
Entre
fragmentos
2 13,129 0,13347 3,63 0,05 0,0363
Dentro dos 
fragmentos
65 230,356 3,54394 96,37
Total 67 243,485 3,67741
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Figuras
Figura 1 - Distribuição geográfica das áreas de estudo evidenciando o posicionamento das 
quatro localidades no Brasil e o arranjo espacial dos fragmentos amostrados em cada uma 
das localidades.
Figura 2 - Distribuição da diversidade de genes de acordo com o tamanho dos fragmentos 
de Cerrado nas localidades: Guajará-Mirim, Pimenta Bueno e Vilhena, em Rondônia e 
Paracatu, em Minas Gerais.
Figura 3 - Consenso, seguindo a regra da maioria de 800 topologias retidas em 100.000 
cadeias de Markov para as hipóteses de relação entre os haplótipos de Ameivct ameiva 
gerados pela análise Bayesiana. Os números indicam a probabilidade posterior de 
ocorrência dos ramos e a identificação dos haplótipos refere à localidade de ocorrência, 
sendo que: PRT, Paracatu; GM, Guajará-Mirim; VLH, Vilhena e PB, Pimenta Bueno. O 
haplótipo que ocorreu em Pimenta Bueno e Vilhena é identificado por PB VLH.
Figura 4 - Distribuição dos valores de diferenciação genética entre as populações (Fst) de 
acordo com o distanciamento geográfico. Em A  os dados referentes a fragmentos naturais 









Dentre os vários aspectos da fragmentação, a redução da área disponível é o fator 
preponderante em um primeiro momento (Lande, 1998, Fahrig, 2003). Após a 
fragmentação, processos evolutivos e ecológicos continuam a agir simultaneamente sobre 
os organismos, adicionando a influência de fatores intrínsecos da dinâmica de formação dos 
fragmentos como, por exemplo, a permeabilidade da matriz e distância entre fragmentos.
As respostas a esses processos são diversificadas e se expressam simultaneamente nos 
diversos aspectos dos organismos. Além disto, a percepção destas, pelo investigador, vai 
depender do organismo estudado, da intensidade dos fatores atuantes e da sensibilidade da 
ferramenta utilizada para a investigação. Desta forma, a diversificação de abordagens 
contribui para aproximar a percepção do resultado dos diferentes processos nos organismos 
em ambientes fragmentados.
O agrupamento de populações de Ameiva ameiva de acordo com a similaridade dos 
substratos indica a importância da atuação de pressões ecológicas na diferenciação das 
populações de Pimenta Bueno e Guajará-Mirim, Dentro das localidades, houve 
compartilhamento de haplótipos entre as populações dos diferentes substratos, mas 
populações sobre o mesmo substrato, em localidades diferentes, não compartilharam 
haplótipos. Isto reforça a origem adaptativa da variação morfométrica observada entre 
substratos.
Entretanto, para Am eiva am eiva , a diversidade de genes encontrada nas populações 
entre as localidades não foi concordante com o padrão de aumento de assimetria flutuante 
associado ao distanciamento da região core do Cerrado. A menor variabilidade genética
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encontrada nas áreas isoladas a mais tempo seria esperada devido ao maior tempo 
disponível para a ação de fatores, tais como, a deriva gênica, que contribuem para a erosão 
genética (Simberloff, 1988, Futuyma, 1993, Curtis e Taylor, 2003). A discordância entre os 
dois conjuntos de dados indica que apesar de não apresentarem redução da diversidade de 
genes, as populações das áreas mais ao norte apresentam menor estabilidade durante o 
desenvolvimento, sugerindo maior vulnerabilidade.
Por fim, a estruturação da variabilidade genética de Ameiva ameiva mostra a grande 
influência histórica no padrão atual de haplótipos entre localidades distanciadas por apenas 
100 km. A existência desta forte estruturação em uma espécie considerada como boa 
dispersora dentre os lagartos do Cerrado é surpreendente, incitando investigações sobre a 
estruturação dessa variabilidade em outras localidades de distância equivalente, próximas 
ao core do Cerrado, onde a história recente foi mais estável. Além disto, a diferença entre 
as respostas de A. ameiva e Tropidurus spp. mostra a armadilha que pode ser utilizar 
somente uma espécie como indicadora para manejo de áreas fragmentadas, mostrando a 
importância de se interpretar os resultados de forma comparativa levando em consideração 
a biologia dos táxons em questão.
Os resultados de A. ameiva reforçam a existência de importante componente da 
diversidade genética gerada por fatores históricos nos fragmentos naturais de Cerrado em 
Rondônia, que merecem atenção especial em termos de conservação (Colli, 2003). Segundo 
o padrão apresentado por Ameiva ameiva, seria importante garantir a preservação de 
fragmentos com diferentes tipos de substrato. Desta forma estaríamos garantindo a 
preservação tanto de diversidade vicariante como adaptativa (Moritz, 2002).
A utilização tradicional da variação de características fenotípicas possibilita a 
interpretação com relação à influência do meio ambiente nos organismos, mas apresenta
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limitações em relação ao mecanismo de herança. Já a utilização de marcadores moleculares 
revela diretamente a diversidade genética, a matéria prima para a evolução, mas na maioria 
dos estudos não apresenta informação sobre a expressão desta variabilidade em termos 
adaptativos. Desta forma, o delineamento de estratégias para melhor se preservar a 
variabilidade biológica passa, necessariamente, por um melhor entendimento das bases 
genéticas da variação morfológica das espécies.
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